










The CGLs used  in  this alignment  (NCBI accession number) are XP_002364505.1, Toxoplasma gondii 
ME49;  XP_003722717.1,  Leishmania  major;  EKG03141.1,  Trypanosoma  cruzi;  XP_009313447.1, 
Trypanosoma  grayi;  NP_666065.1,  Mus  musculus;  NP_001893.2,  Homo  sapiens;  NP_009390.1, 
Saccharomyces  cerevisiae;  XP_716241.1,  Candida  albicans. All  sequence  alignments were  carried  out 
using the Clustal OMEGA program. 
 
















TgCGL  variants.  Reaction  products  and  amino  acid  standards  were  separated  by  TLC  and 








(open  square)  plotted  against  L‐cysteine  concentration.  The  continuous  lines  represent  the 






Table  S1.  List  of mutagenic  primers  used  to  generate  TgCGL  active  site  variants.  PF  =  Primer 
Forward, PR = Primer Reverse. 
Mutation  Type of Primer  Primer Sequence 
S77E  PF  GAGCAAAGGGTTCGAATATTCGCGAACTAGTAACCCG 
PR  CGGGTTACTAGTTCGCGAATATTCGAACCCTTTGCTC 
S77A  PF  CTATTTGAGCAAAGGGTTCGCATATTCGCGAACTAGTAAC 
PR  GTTACTAGTTCGCGAATATGCGAACCCTTTGCTCAAATAG 
N360S  PF  GGTCTTTGTGTGAAAGCCTGGGAGCGTGCG 
PR  CGCACGCTCCCAGGCTTTCACACAAAGACC 
 
